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優 先 的 に検 索す る こともで き る (Positional
CandidateApproach法)｡後述するように我々はラ
ット､マウス､ヒトの3種間の全ゲノムにわたる比
較地図を作製することで､同領域がヒト 10番染色
体長腕､マウス 19番染色体の特定の領域に相当す
ることを明らかにした 9｡さらに上記のゲノムクロ
ーンでカバーした領域については､ヒトゲノム配列
との比較を行ない､相同な遺伝子が保存された順序
で並んでいることを確認している｡これらのラット
遺伝子領域はヒトゲノムとの問で明らかな核酸レベ
ルでの保存性を示している｡
我々は 1996年より､マイクロサテライ トマーカ
ーを中心としたラットのゲノムリソースの整備を進
め､現在ラットのマイクロサテライ トマーカー数は
10000種を超え､詳細な遺伝解析や遺伝子マッピン
グを行なうための十分な基盤が整ったと考えられる｡
またヒトやモデル動物をはじめ多くの種でラジエー
ションハイブリッド地図が作製されていることは生
物種間のゲ ノムの比較を可能にし､Positional
Candidate法による候補遺伝子探索を促進すると考
えられる｡我々も522個の遺伝子からなるラット遺
伝子地図を作製することにより､ラット､マウス､
ヒトにおける比較地図を作製し､同地図に基づき責
任遺伝子領域に存在しうる遺伝子を効率的に同定し
てきた｡比較地図によれば､ラットーヒト､マウス
ーヒトゲノム間は 200前後の染色体ブロックの対応
関係が存在すると考えられる｡比較地図の利用によ
り､モデル動物の候補遺伝子検索はヒトゲノム情報
を取り入れる形でより急速に進展すると考えられる｡
これらのゲノムリソースについては各研究者の利用
可能な形で公開されている(http://ratmap.ims.u-
tokyo.ac.jp/)9｡また今年になりアイオワ大学のグ
ループから同様の比較地図が公表されている 川｡
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